
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2297
- - - - C T T AA - - - - - - - - - AGAGT CA T TGT T A TGCACC - CAAAGA - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAGC T TGACCCCACACC TGAA TGT AAAAGTGGT T A T T TGAGC T T AC T ACGGT T ACAGCAAACC T CAAA T CCA T T CAGT T T T AGT TGT AACAAAAA T T
- - - - C T T AA - - - - - - - - - AGAGT CA T TGT T A TGCACC - CAAAGA - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAGC T TGACCCCACACC TGAA TGT AAAAGTGGT T A T T TGAGC T T AC T ACGGT T ACAGCAAACC T CAAA T CCA T T CAGT T T T AGT TGT AACAAAAA T T
AAC T AACAA - - AAGAA T T A T AA T A T AAACCGAGGT A T ACAAGGA T AGT T A TGT AAAAGTGT T A T T T T TGGAGC T T AC T CAACGGGT C T CACAA TGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T CAA - - - - A T A T T C T T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T A T T TGGCC - - GAA T CA T AACA TGGCCAAAAC - - - - - - - - - - - AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAGC T TGACCCCACACC TGAA TGT AAAAGTGGT T A T T TGAGC T T AC T ACGGT T ACAGCAAACC T CAAA T CCA T T T AGT T T T AGT TGT AACAAAAA T T
AA - - - - - - - - - - - T AA T T C T AGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCA T CAA T T - - - - - TG - - - - - - - - - - -
A T T AAACAGT C - - - - - - - GT ACCC T AACCAAGACGA T - T AAGC - AAA T T T TGT AAAAGTGT T A T T T T TGGAGC T T AC T CAACGGGT C T CACAA TGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A T T T AGT TGT A T T TGT - - - - - - - - - -
GT T AGT TGA - - AAGAC T T AGGC TGT AC T T CAAA T TGC - CAAAA - T - - - T T TGT AAAAGTGT T A T T T T TGAAGC T T AC T CAACGGGT C T CACAA TGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCAGGAA - - - - - - - - T T T C T T T TGT T - - - - A TGC - - - - - - - - - -
AAAGGT T AA T A - - T A T T T AAAA T C T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAGC T TGACCCCACACC TGAA TGT AAAAGTGA T T A T T TGAGC T T AC T ACGGT T ACAGCAAACC T CAAA T CCA T T T AGT T T T AGT TGT AACAAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T A T AGCCAAAAGTGCC TGAGT T T AAA TGTGT AAAAGTGT T A T T T T TGGAAC T T AC T CAACGGGT C T CACAA TGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AC TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGT AAA T AAA T AA T T A TGGT A T A T C T CA T C T CA TGT AAAA - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGT T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAAA - GT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAGC T TGACCCCACACC TGAA TGT AAAAGTGGT T A T T CGAGC T T AC T ACGGT T ACAACCGCCA T AAAA T T T AA T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T - - - - - - - - - - - - - A T AGC T CA T C T A T CAGTG - - - - - - - - - GGTGG - T T AAAAC TGT T A T T T C TGGAGC T T AC T CAACGGGT C T CACAA TGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T - - - - - - - - AACAA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAGC T TGACCCCACACC TGAA TGT AAAAGTGGT T A T T TGAGGT T AC T ACGGT T ACAGCAAACC T CAAA T CCA T T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGT AAA T AAA T AA T AA TGGT A T A T C T CA T C T CA TGT AAAA - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGT T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGTGAAAGCAG - - - - - - - - CCCA T T T CAC T - - - - T TG - CA T C T AGA T T
GGT AAGCCGT A - - - - - - - GT AGT A T T ACACACA T T T TGCAAAGACGA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGC - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T - - - CAGCAAA T AA T T A T AA T A T A T TGAAA T T T A T T T AAAA - T AA T A T TGT AAAAGTGT T A T T T T TGGAGC T T AC T CAACGGGT C T CACAA TGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T CAA T T - - - - - TG - - - - - - - - - - -
T T T A T T CAA T AAA T A T T TGTGGCACA T CGAACGT AGC - TGAAAA T AA T - - - - T AAAAGTGT T A T T T T TGGAGC T T AC T CAACGGGT C T CACAA TGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT - - - - - - - - AA T AAAACC T
AGT A T T T AG - A - - T AAA T AAGACACA T C T A T CAC TGT - CAAGG - - AA T - - - - T AAAAGTGT T A T T T T TGGAGC T T AC T CAACGGGT C T CACAA TGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T CAAAGT - - - - - - - - T T CCAAAA T T
A T T TGGCGA - - - - - - - - - T T AACA T CAC T AAA T C T C TGCAACAA - AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T A T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AG - - - - - - - - - - - - - - GAACCA TGCCAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGTGGGA T A - - - - - - - - - T T AAAA T AGCCA T CGT T A T - T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - T T A T CA T AGA - - - - - - - T T TGT T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T T T T AC - - - - - - - - - T TGGCAACC T C TGGA T T CCGTGGAAC - GA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CC T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T A T T C T A - - - - - - - - - GCAA T AA T T CCGAAACACCGCAGAGA - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAC T - - - - - - - - - - - - - AGC T C T TGCAGC T T T AG - - - - - - - - - - - - - -
A T T A T T C T A - - - - - - - - - GCAA T AA T T CCGAAACACCGCAGAGA - - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGAA - - - - - - - - - - - - - GAACC T CGTGGACGCCA - - - - - - - - - - - - - -
- - - - CGC T A - - - - - - - - - AA T A T AA T T T A T A - - - - - - - - AA T AA - - - - CA TGT AAAAGTGT T A T T T T TGGAGC T T AC T CAACGGGT C T CACAA TGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAC T - - - - - - - - - - - - - AAC T C T CGCAGC T T T AG - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T A T CAGA T A - - - - - TGAAAA - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC - - - - - - - - - - - - - A T C T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_758.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2297bp; fragments: 12831; full length: 0 (>=2067.3bp)
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After TEtrimmer 2297 bp
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 size: 2663bp; fragments: 7375; full length: 0 (>=2396.7bp)
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TE: ltr_1_family_758
 size: 432bp; fragments: 78; full length: 20 (>=388.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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